






















































Research for the Environmental Bacteria that Produce Short-Chain Fatty acid (SCFA) ②














　RT-PCR試薬は、FastStart SYBR Green Master
（REF#04 673 484 001、Roche Diagnotics） を 使

























Strain Abbreviation JCM No. 
Bacteroides vulgatus Bv 5826 
Anaerostipes caccae Ac 13470 
Faecalicatena fissicatena Ff 31501 
Anaerostipes butyraticus Ab 17466 
Butyricicoccus faeihominis Bf 31056 
Faecalibacterium prausnitzii Fp 31915 
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Heat activation 95℃ 15 min 
Denaturation 94℃ 15 sec 
40 
cycles
Annealing 55℃ 30 sec 
Extension 72℃ 30 sec 
SYBR Green Master 7.5 µl 
Primer-s (20pmol) 0.2 µl 
Primer-as (20pmol) 0.2 µl 
Distilled Water 6.1 µl 
Template DNA 1.0 µl 
Tris－HCl (pH 9.0) 100 mM 
EDTA (pH 8.0) 40 mM 
Guanidine Thiocyanate 4 M 
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Guanidine Thiocyanate 4 M 
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表３．試薬調製（SYBR Green）および RT-PCR条件






























ト（illustraTM bacteria genomic Prep Mini 
















①個人情報等  ・年齢、性別、身長、体重、体脂肪率 ②食事習慣について  ・普段の食事で多く摂取している栄養素  ・欠食回数  ・間食・間食内容 ③運動習慣について  ・運動状況・運動内容 
④便通・便質について 
Group BMI Body fat conc. 
Obese (N=5) ≧25 kg/m2 ≧30 % 
Lean (N=4) ＜18 kg/m2 ＜20 % 
①個人情報等  ・年齢、性別、身長、体重、体脂肪率 ②食事習慣について  ・普段の食事で多く摂取している栄養素  ・欠食回数  ・間食・間食内容 ③運動習慣について  ・運動状況・運動内容 
④便通・便質について 
Group BMI Body fat conc. 
Obese (N=5) ≧25 kg/m2 ≧30 % 



















項目 最小値 最大値 平均値±標準偏差 
年齢（歳） 19 22 19.9 ± 0.98 
身長（cm） 143.3 167.0 156.4 ± 4.72 
体重（kg） 38.1 99.6 51.9 ± 10.36 
BMI 16.1 40.3 21.2 ± 4.11 
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Target species Conc. (cfu/ml) Cq 
Bv 10³ 34 
Ac 10³ 35 






Y = Cq値、X＝ log菌数 (＝copy) 
表７．検出感度試験の結果
図２．検量線（回帰直線・回帰式）
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の解析となったため、指標菌種が少なくなり、各サン
プルの菌叢の多様性を十分に反映していないデータに
なった可能性も考えられる。
　とくに今回取り扱った嫌気性菌は菌種によって培養
の条件が大きく異なり、標準菌株の培養がうまくでき
ないものがあったことから、事前に培地の選択や培養
条件の確認が重要であると感じた。
　また、採取サンプル36のうち、有効なサンプルが30
となり、サンプリングや解析作業時にDNAが変性し
たものと考えられたことから、サンプリング時や解析
において、DNAサンプルの取り扱いには十分な注意
が必要だと思われた。
　統計解析においては、肥満と痩せのグループ間で
の菌の相対占有率の比較で、Bv・Ac・Ffのすべての
菌種で有意差が認められた。過去の報告では、Bvは
Obeseのグループで占有率が高く、FfはLeanのグルー
プで占有率が高い菌であったが、今回の結果でも同様
の結果であった。
　一方、AcはObeseで占有率が高い菌と類縁菌である
ため、Obeseでの占有率が高くなっていると推察して
いたが、Leanグループでの占有率が高い結果であっ
た。
　また、過去の報告と同様に今回の研究でも、肥満グ
ループではBvの占有率が非常に高く偏り菌叢の多様
性に乏しく、逆に痩せグループではAc、Ffも一定の
菌量が存在したことから、菌叢の多様性があることが
確認された。
　しかしながら、今回菌の組成からグループ分けをし
た解析では、体脂肪率、BMIについて有意な差はみ
られなかったことから、さらに調査対象とする菌種を
増やすことや特定の菌種についてより精査すること
で、新たな関連性を見つけることができるのではない
かと考えられた。
　肥満は食事や運動習慣等の生活習慣が大きく関わっ
ていると考えられる。本研究結果を取り掛かりとし
て、アンケート調査項目や内容の再検討、肥満に関わ
る腸内細菌叢についての有効なデータ取得およびそれ
らの関連性の解析および有用菌の発見等がなされれ
